









































沿いの 90 km にわたって個体群の分布域を調査し、10 ヶ所の地域で個体群が存在してい
ることを確認した。さらに、そのうち上越市の 1ヶ所と柏崎市の 2ヶ所が数千個体レベル
の比較的大きな個体群を形成していた。そして、個体群内及び個体群間の遺伝的多様性を
把握するために、10 遺伝子座の SSR マーカーを用い、遺伝的多様性に関する指数と集団
遺伝学的構造を解析した。全ての個体群は、対立遺伝子数、ヘテロ接合度、Shannon’s 
information index が類似しており、ヘテロ過剰になる傾向が確認された。一方で、遺伝
的クラスターは、上越地方の 2ヶ所の個体群と、中越及び下越地方の 8ヶ所の個体群とを
明確に識別した。これら結果から、どのイソニガナ個体群も、比較的高い遺伝的多様性を
維持していることが考えられた。保全アプローチの検討として、上越市と柏崎市における
3 ヶ所の大規模な個体群に対して、生育環境の条件を維持し、個体群規模を拡大すること
で優先的に保護するべきであると提案した。さらに、これら個体群は、他の地域に対する
種子の供給センターとしての役割を果たすことができると考えられた。すなわち、これら
個体群から種子を人為的に分配することによって、小規模な個体群においても現状の生育
環境の維持と共に、個体群の拡大を図ることができ、効果的な保全アプローチになること
が期待できる。 
以上のことから、本研究は、分子遺伝学的解析を利用することで、ニガナ種内の遺伝的
多様性及び現存するイソニガナ個体群の集団遺伝学的構造を明確にすることができ、新た
な知見を得ることができた。 
 
